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ホンシメジの「mt SSU rDNA V4 領域の塩基配列」と「生物学的種」の相関関係について検証を行い，
V4 領域の塩基配列解析により，生物学的種が識別できるか検討した．ホンシメジと称される 12 菌株
について，mt SSU rDNA V4 領域の塩基配列の分子系統解析を行ったところ，２つの Cluster 1 および
Cluster 2 を形成した．この２つの Cluster の違いが，生物学的種の違いか検討するために，ホンシ
メジ二核菌株をプロトプラスト化することにより一核菌株を分離し，Cluster 1, 2 間の交配試験を行
った．その結果，Cluster 間で和合性を示さず，Cluster 1 と 2 に属する菌株は，異なる生物学的種で












の断片が増幅できなかった．そこで，250 bp 程度の DNA 断片を増幅可能なプライマーを設計し，PCR
増幅を試みたところ，PCR 増幅産物が確認できた．さらに実際の現場を想定し，缶詰のツクリタケの
焼き，炒め，揚げ，茹での各調理，およびレトルトを加熱調理した場合においても検討したところ，
いずれも約 250 bp の PCR 増幅産物が検出でき，どのような加工品のきのこからでも 250bp までの DNA
であれば PCR 増幅できるということが確認できた． 
 以上の知見を基に，毒きのこの迅速診断システムの開発をするため，日本の毒きのこ中毒の原因と
なる上位４種類の毒きのこ（ツキヨタケ，クサウラベニタケ，ドクササコ，カキシメジ）の種特異的










 このように，本学位論文では，法科学におけるきのこの DNA 鑑定法について追求し，これまでの形
態学的な同定法の問題点を克服した．本研究で提案したシステムは，現場で直ちに利用可能な技術と
して有用であり，博士学位として十分な価値を有すると判定した． 
 
 
